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Aqp3 の相補的 DNA 配列からデザインした AQP3 を用いた。その結果，DBY8 では雄，AQP3 では雌雄の

















































































　PCR による性判別は，雄特異的 DNA 配列と雌雄共通









い た。PCR は KAPAtaq Extra（KAPA BIOSYS�EMS）
を使用し，肝臓由来の gDNA は通常のプログラム，体毛
由来の gDNA はタッチダウン PCR で行った。通常の PCR
のプログラムは，最初の変性を 94℃で 2 分，変性 94℃ 25 秒，
アニーリング 50℃ 15 秒，伸長 72℃ 1 分を 35 サイクル，
最後の伸長を 72℃で 1 分とした。タッチダウン PCR のプ
ログラムは，最初の変性を 94℃で 2 分，タッチダウンに
よる増幅を 40 サイクル，最後の伸長を 72℃で 1 分とした。
タッチダウンによる増幅は DBY8 の原報7）を参考にして，
変性を 94℃ 25 秒，アニーリングを 60℃から 50℃までサ
イクルごとに 0.5℃下げた後，50℃に固定して各 30 秒，伸
長を 72℃ 30 秒で行った。PCR 産物は 2％アガロースゲル
で電気泳動し，エチジウムブロマイドで染色して観察した。









gDNA で PCR による性判別を行った。その結果は，図 1
に示す通りである。雄特異的プライマーの DBY8 では，
雄においてのみ，ヨーロッパトガリネズミ7）と同様，約
200bp の PCR 産物が，明瞭なシングルバンドとして検出
された。また，雌雄共通プライマーの AQP3 では，雌雄
の両者において約 500bp の PCR 産物が，明瞭なシングル
バンドとして検出された。AQP3 はスンクスの相補的







　肝臓由来 gDNA で得られた DBY8 と AQP3 の PCR 産
物でシーケンスを行った。DBY8 による PCR 産物はマウ
図 1　肝臓由来 gDNA による PCR
165体毛から抽出した DNA を用いたオオアシトガリネズミ Sorex unguiculatus の性判別
スの Y 染色体上にある DEAD（Asp-Glu-Ala-Asp）box 
poly- peptide 3, Y-linked（Ddx3y）をコードする領域との
み 75～78％（4 検体）の相同性が検出された。AQP3 によ





　AQP3 による PCR 産物が想定したよりも長かったのは
cDNA でプライマーを設計し，gDNA で PCR を行ったの
で，イントロンも増幅されたためと考えている。オオアシ
トガリネズミと高い相同性が観察されたヨーロッパトガリ





合性を確認した。体毛由来 gDNA でも，明瞭な PCR 産物
を安定して観察できた（図 3）。PCR で判定した性別は，
雄 41 頭，雌 20 頭の全例で，生殖器と副生殖器の観察で判
定した性別と一致した。
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る10）。今回はマウスの Dby と 78% の相同性が検出された
ため，DBY8 はオオアシトガリネズミでも Dby を増幅し














AQP3 は DBY8 と同じアニーリング温度で使えるため，
















図 3　体毛由来 gDNA による性判別　D：DBY8，A：AQP3，個体①②④は雄、個体③は雌と判定






































clawed  shrew, Sorex unguiculatus  (Dobson).  J. Mamm. 
Soc. Japan 13 : 143-145.
4）　Waits L P, Paetkau D  (2005) Noninvasive genetic sam-












anchored tagged sequences  (YCA�S)  for  the analysis of 
mammalian male-specific DNA. Mol. Ecol. 12 : 283-291.
8）　Ohdachi  S  (1994) �otal  activity  rhythms  of  the  three 












nohistochemical  localization  of  the  aquaporins AQP1, 
AQP3, AQP4, and AQP5 in the mouse respiratory system. 



















preliminary experiment,  the  sexes  of  the  shrews were  confirmed by observing  their gonads  after 
dissection, prior to PCR analysis using gDNA extracted from the livers. DBY8, a male-specific primer set 
for  the European  shrew, was  utilized  as  the male-specific  primer  set. AQP3,  designed  from  the 
complementary DNA sequence of Aqp3 from musk shrew, was utilized as the gender-neutral primer set. 
A single, clear PCR product was detected in the gDNA from males by using DBY8 and from both sexes 
by using AQP3 after electrophoresis. �he results of  sexing by PCR analysis of  the hair gDNA were 
completely consistent with the sexing as confirmed by observing the dissected gonads. In conclusion, we 
developed a reliable method of sexing by using PCR analysis of gDNA extracted  from the hair of  the 
long-clawed shrew, which is a specimen that can be collected non-invasively and repeatedly.
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